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学 位 論 文 内 容 の 要 旨 
 
医療データからのパターン発見は，現代社会に期待されている情報技術の一つである．本論文では，
そのような医療データのうち，インフルエンザウイルスのアミノ酸配列や塩基配列という配列データ，
および，患者情報と薬剤に対する感受性検査結果から成るアンチバイオグラムに着目する． 
本論文で扱う配列データは，最後の要素がクラスラベルとなる長さが同一の配列の集合である行列
である．配列データの各列を表すラベルを特徴という．一方，アンチバイオグラムは，検査日と患者
ごとに，科，病棟，主治医，治療薬，検出菌に加えて，複数の薬剤とその感受性検査結果が記載され
たトランザクションの集合である．どちらのデータも値が離散値の列であるため，本論文では，これ
らをまとめて医療離散列データという． 
配列データからのパターン発見として，本論文では，一貫性に基づく特徴選択に着目する．この手
法では，特徴集合に対応する行列がクラスラベルを決定する度合である一貫性指標に基づいて特徴を
選択する．そして，この一貫性に基づく特徴選択アルゴリズムとして高速なCWCとLCCに着目する．
そして，説明インスタンス数，特徴集合の要素数，特徴集合に対応する列を抽出した配列データに対
する教師無し学習の正確度といった特徴集合の評価指標に基づき，既存手法よりもよりよい特徴集合
を選択する手法を提案する． 
まず，反復特徴選択を設計し，それを配列データに適用する．その結果，どのデータにおいても，
反復特徴選択によって選択された特徴集合の説明インスタンス数はもとの特徴集合よりも 1%程度増
えることを示す． 
一貫性に基づく特徴選択アルゴリズムは，最初の処理として，個々の特徴を独立に評価できる指標
である対称不確実性に基づいて特徴を昇順に整列し，それに基づいて特徴を選択する．本論文では，
この昇順列に，部分列の入れ替えや反転などのゆらぎを導入する．その結果，要素数は小さくなるが
正確度がほとんど変わらず，かつ，特徴の重複がほとんどない特徴集合を選択するベンチマークデー
タ，および，要素数は大きくなるが正確度が上がり，かつ，選択された特徴集合のほとんどの特徴が
重複している特徴集合を選択する配列データが存在することを示す． 
また，特徴選択アルゴリズムによって選択された特徴集合の中から特徴を 1つ選択してその特徴を
削除し，再度アルゴリズムを適用して選択される特徴集合を近接集合として導入する．この近接集合
を得る操作を再選択とよぶ．一般に，再選択によって得られる近接集合は，最初に選ばれた特徴集合
よりも要素数が大きくなると推測されるが，本論文では，まず，CWC ではその推測が必ずしも正しく
ない簡単な例を挙げる．そして，要素数が小さいが正確度がほとんど変わらず，かつ，特徴の重複が
ほとんどない近接集合を再選択するベンチマークデータ，要素数は大きくなるが正確度が上がる近接
集合，および，要素数が小さくなり正確度も上がる近接集合を再選択する配列データが存在すること
を示す． 
一方，アンチバイオグラムからのパターン発見として，本論文では，トランザクションの集合から，
アイテムが相互に依存して出現するアイテム集合である相互依存パターンの抽出に着目する．相互依
存パターンは集合であるが，アンチバイオグラムはトランザクションIDの選び方によっては検出菌を
アイテムとするとそれが重複して出現するため，本論文では，まず，アイテム集合を重集合に，相互
依存パターンを相互依存重集合に拡張する．そして，トランザクションを一度走査するだけですべて
の相互依存重集合を抽出するアルゴリズムを設計し，実装する．さらに，実際にアンチバイオグラム
に適用することで，院内感染の要因の一つである菌交代を表す相互依存重集合を高速に抽出できるこ
とを示す． 
 
学 位 論 文 審 査 の 結 果 の 要 旨 
 
本論文に関して多数の聴講者が参加する最終試験を行った．研究内容を発表後，調査委員を含む聴
講者から，提案手法の意義や適用範囲について，従来手法に対する優位性，今後の展開などに関する
種々の質問がなされたが，いずれの質問に対しても発表者からの満足な回答が得られた． 
以上により，論文調査及び最終試験の結果に基づき，審査委員会において慎重に審査した結果，本
論文が，博士（情報工学）の学位に十分値するものであると判断した． 
